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1. 概要
Total RNA-sequencing without poly(A) selection（以下，Total RNA-seq）という手法を用い
ることで，細胞中のRNA分子（新生RNAを含む）の量を網羅的に計測することができる．


















Genome-wide run-on sequencing (GRO-seq)やnative elongating transcript sequencing (NET-
seq)を使った方法がある．これにより，ゲノム上の新生転写物の位置を知ることができる．





3. Total RNA-seqからPol II densityの推定 -1
5. ベイズ推定によるモデル化 6. Pol II densityとヒストン修飾レベルの相関
7. Pol II density（転写伸長の相対速度）とスプライス部位の推定結果 8. Pol II densityとヌクレオソームの相関
2017年6月16日 統計数理研究所 オープンハウス
(a) Observed data : Total RNA-seq read counts
(b) Estimated data : Pol II density
(c) Elongation rate from Pol II density
Fig2. Schematic for Pol II density from Total RNA-seq
Fig1. Saw-tooth pattern from total RNA-seq
4. Total RNA-seqからPol II densityの推定 -2
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Fig4. Splice site is unknown. Our model predict unknown splice sites (recursive splicing sites).
(a) Splice sites are detected 
(b) Recursive splicing (RS) sites are detected
